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ABSTRACT 
This study was aimed to determine the structure and genetic characteristics of the Javan Parakeets (Psittacula 
alexandri alexandri) in some populations in Java Island based on ND2 gene sequences. This study used 26 
birds composed of 9 birds from Bogor (West Java), 8 birds from Cepu/Blora (Central Java), 5 birds from 
Yogyakarta (DIY), and 4 birds from Ngawi (East Java). Blood samples were taken from each bird and DNA 
was extracted, and then a single fragment of ND2 gene was PCR amplified. A totaly of 1020-bp of DNA 
sequence of all individual birds were analyzed and produced low genetic distance between bird populations: 
0.0031 ± 0.0010 (0.0024 ± 0.0012 to 0.0058 ± 0.0022). The highest genetic distances among individual bird 
were found in the Yogya’s population followed and were lowest in Cepu/Blora’s population.  There were 16 
haplotype sequences (Hpa Hpa1-16) found in 26 birds. There were some identical haplotypes in each 
population, but each population has different haplotypes from each other. The highest haplotype diversity and 
nucleotida diversity were found in Yogya’s and Bogor populations. NJ tree showed that each individual bird 
clustered together corresponded to the population/progeny.  
 
Keywords: Javan Parakeets, Psittacula alexandri alexandri, population, ND2 gene sequence genetic distance, 
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ABSTRAK 
Penelitian ini bertujuan  untuk mengetahui struktuk dan karakter genetik burung betet Jawa pada beberapa 
populasinya di Pulau Jawa berdasarkan analisis sekuen DNA gen ND2. Digunakan 26 burung betet yang terdiri 
dari 9 individu dari Bogor (Jawa Barat), 8 individu dari Cepu/Blora (Jawa Tengah), 5 individu dari Jogya 
(DiY), dan 4 individu dari Ngawi (Jawa Timur). Sampel darah diambil dari masing-masing burung dan 
diekstrak DNAnya, kemudian fragmen tunggal gen ND2 diamplifikasi dengan PCR.  Data sekuen DNA 1020-
pb dari semua individu burung yang dianalisis menghasilkan jarak genetik yang rendah di antara populasi 
burung yaitu  0,0031 ± 0,0010 ( 0,0024 ± 0,0012 – 0,0058 ± 0,0022). Jarak genetik tertinggi di antara individu 
ditemukan pada populasi Jogya dan terendah pada populasi Cepu/Blora. Enam belas (16) haplotipe sekuen 
DNA (Hpa1-Hpa16) ditemukan di dalam 26 burung betet yang diteliti. Haplotipe yang identik ditemukan pada 
masing-masing populasi, tetapi masing-masing populasi memiliki haplotipe yang berbeda dengan populasi 
lainnya. Diversitas haplotipe dan diversitas nukleotida tertinggi terdapat populasi Yogya dan populasi Bogor. 
Diversitas nukleotida tertinggi ada pada populasi Bogor. Pohon NJ memperlihatkan masing-masing individu 
burung mengelompok sesuai populasinya.  
 
Kata Kunci: Burung betet Jawa (Psittacula alexandri alexandri), populasi, sekuen DNA gen ND2, jarak 
genetik, diversitas 
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PENDAHULUAN  
 
Kelompok burung paruh bengkok (Psittaci-
formes) merupakan burung yang banyak diminati dan 
menjadi komoditi perdagangan dalam dan luar 
negeri. Oleh karena itu perburuan di alam yang 
tak terkontrol dan kerusakan habitatnya serta 
sifat endemisme menjadi penyebab penurunan 
populasinya. Sehingga burung paruh bengkok masuk 
dalam CITES appendix. Salah satunya marga 
Psittacula yang masuk dalam CITES appendix II dan 
masuk di dalam  daftar spesies-spesies prioritas 
nasional  Permenhut Nomor P 57 Tahun 2008.  
Burung betet jawa (Psittacula alexandri 
alexandri) adalah burung yang termasuk di dalam 
marga Psittacula yang dijumpai di Pulau Jawa 
(Forshaw 1989; Juniper & Parr 1998). Burung ini 
tersebar di beberapa populasi. Perbedaan lokasi 
burung menyebabkan  burung-burung ini membentuk 
populasi yang terpisah-pisah dan terfragmentasi, 
sehingga tidak saling kontak antara populasi satu 
dengan populasi lainnya.  Ini sangat memungkinkan 
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terjadinya variasi di antara populasi-populasi tersebut 
pada urutan DNA, fragmen-fragmen DNA, atau gen-
gen tertentu, sehingga masing-masing populasi sangat 
mungkin memiliki struktur berbeda pada tingkat 
genetik. Pemahaman yang komprehensif tentang 
diversitas genetik dan  struktur populasi adalah 
esensial untuk konservasi spesies, yang merefleksikan 
status dan potensi survival dari populasi-populasi 
(Pillon  et al. 2007). 
Habitat yang terfragmentasi menyebabkan 
terputusnya atau terisolasinya populasi (Janecˇka et 
al. 2008) yang dapat mengarah pada menurunnya 
keragaman genetik, tekanan inbreeding, dan 
menurunkan ketahanan terhadap penyakit (Slate et 
al. 2000; U j´va r´i et al. 2002; Liberg et al. 2005). 
Semua faktor itu dapat menyebabkan resiko 
kepunahan (Bijlsma  et al. 2000). Menurunnya 
keragaman genetik akibat habitat yang terfragmentasi 
(Dixo et al. 2009) disertai rendahnya penyebarannya 
(Schtickzelle et al. 2006) dapat juga menurunkan 
kemampuan populasi hewan terhadap perubahan 
cuaca (Bijlsma et al. 2000). Oleh karena itu, 
mengetahui tentang bagaimana keragaman genetik 
dari populasi di seluruh lanskap terfragmentasi, dan 
sejauh mana diferensiasi genetik, serta konektivitas 
dan ukuran efektif populasi adalah kunci untuk 
merumuskan strategi konservasi untuk mem-
pertahankan keragaman genetik dan mempromosikan 
potensi evolusi spesies terancam (Silva et al. 2006; 
Peery et al. 2012). Penurunan ukuran populasi dapat 
mengarah pada hilangnya alel-alel juga meningkatkan 
inbreeding (Eldridge et al. 2004) yang selanjutnya 
menurunkan diversitas genetiknya (Vergeer et al. 
2003).  
DNA Mitokondria  sudah diketahui memiliki 
variasi yang tinggi dan sangat akurat dalam mengkaji 
genetika populasi dan tingkat variasi individu maupun 
populasi (Avise 2000) vertebrata, termasuk burung. 
DNA mitokondria tersusun diantara oleh gen-gen 
penyandi protein yang salah satunya adalah gen ND2 
(Boore 1999; Clayton 2000). ND2 banyak digunakan 
pada penelitian-penelitian sebelumnya misalnya Nitta 
& Gradi (2008) dan untuk mengetahui keragaman 
genetik baik pada tingkat individual, populasi, maupun 
jenis satwa. Oleh karena itu, penelitian ini ditujukan 
untuk mengetahui seberapa besar variasi dan 
diversitas DNA mitikondria ND2 burung betet P. a. 
alexandri pada 4 populasi (Yogya, Bogor/Jonggol, 
Cepu/Blora, dan Ngawi) di Pulau Jawa.  
 
BAHAN DAN CARA KERJA 
 
Penelitian ini menggunakan sampel material 
genetik berupa darah yang diambil dari 26 individu 
burung betet (P. a. alexandri) hidup dari 4 populasi di 
P. Jawa yaitu Bogor-Jabar (9 sampel), Cepu/Blora-
Jateng (8 sampel), Jogya-DIY (5 sampel), dan Ngawi-
Jatim (4 sampel). Darah disimpan dalam tabung 
eppendorf dan dipreservasi di dalam ethanol absolut, 
kemudian disimpan pada suhu 4 C di refrigerator.  
DNA total (inti dan mitokondria) diekstrak dari 
masing-masing sampel darah menggunakan 
Qiagen DNA Kit sesuai protokol yang tersedia. 
Fragmen DNA diseparasi pada elektroforesis 
dan kemudian divisualisasi pada foto UV.     
Amplifikasi gen target ND2 dilakukan dalam 
proses PCR menggunakan sepasang oligonukleotida 
primer pada kondisi PCR mengikuti (Sorensesn 
1999).  Target fragmen ND2 kemudian disekuen dan 
semua data sekuen DNA dianalisis lebih lanjut 
menggunakan perangkat lunak ProSeq untuk 
proses aligment dan DnaSP untuk mengetahui 
karakter dan parameter diversitas pada masing-
masing individu maupun populasi burung betet.  
MEGA5 (Tamura et al. 2011) digunakan untuk 
menghitung jarak genetik dan mengkonstrusi 
pohon filogeni. 
 
HASIL  
 
Fragmen target gen ND2 yang berhasil di-
amplifikasi sepanjang 1200-pb. Namun, data sekuen 
yang dianalisis di sini hanya 1020-pb.  Terdapat 340 
codon pengkode 20 asam amino (Tabel 1 ), dimana 
lisin (L=Lys) adalah yang terbanyak (65) dan Asam 
aspartik (D=Asp) paling sedikit (1).  Sekuen DNA dari 
ND2 ini disusun oleh  basa –basa nukleotida timin 
(T) = 23,1% , sitosin (C) = 35,6 %, adenin (A) = 33,2 
%, dan guanin (G) = 8,2 %. Sitosin (C) memiliki 
komposisi tertinggi dan guanin (G) terendah.  
Total data sekuen DNA sepanjang 1020-pb 
memiliki 3 substitusi basa transisi ( 1 TC dan 2 CT) 
dan tidak terdapat  tranversi (0). Substitusi basa transisi 
paling banyak terjadi pada posisi codon ketiga dan 
diikuti codon kedua.  Rasio transisi/transversi 
nya relatif tinggi dan tertinggi pada posisi codon 
ketiga (16,16) diikuti codon kedua (10,88) dan kesatu 
(6,46). 
Rata-rata jarak genetik antara individu-individu 
di dalam populasi betet yang sama, relatif kecil yaitu 
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0,0009 ± 0.0006 (Cepu/Blora) hingga 0,0018 ± 0.0009 
(Jogya-DIY). Sekuen divergennya kurang dari 1 % 
(0,15 % - 0,18 %). 
Jarak genetik antara populasi betet yang satu 
dengan lainnya juga relatif  kecil 0,0024 ± 0,0012 
(Bogor vs Cepu/Blora) hingga 0,0058 ± 0,0022 
(Cepu vs Jogya).  Jogya vs Ngawi jarak genetiknya 
0,0027 ± 0,0013 (Tabel 2).    
Dua puluh enam (26) individu dari 4 populasi 
betet yang dianalisis di sini, memiliki 16  haplotipe 
nukleotida dan beberapa haplotipe yang sama 
dimiliki oleh beberapa individu betet. Haplotipe Hpa-
1 dimiliki oleh 3 individu ( 1,2,dan 8), Hpa-2 dimiliki  
oleh 2 individu (3 dan 5), Hpa-7 dimiliki oleh 2 
individu (10 dan 16), Hpa-12 oleh 2 individu (19 dan 
21), dan Hpa-16 dimilki oleh 3 individu (24, 25, dan 
26) (Tabel 3).  Haplotipe selain yang disebutkan di 
atas itu dimiliki hanya oleh  satu individu betet. 
Haplotipe yang dominan adalah Hpa-7 dan Hpa-8 
yang masing-masing dimiliki oleh 4 individu.  
Basa nukleotida sepanjang 1020-pb yang 
menyusun DNA gen ND2 pada  26 individu yang 
dibandingkan di sini, memiliki 18 situs basa yang 
bervariasi yang dimulai pada basa ke-18 dan diakhiri 
pada situs basa ke-994 (Tabel 3). Jika dianalisis 
dilakukan secara terpisah, maka masing-masing 
populasi memiliki jumlah situs variasi yang berbeda 
yaitu 5 situs (Bogor-Jabar), 3 situs (Cepu/Blora-
Jateng), 4 situs (Jogya), dan 2 situs (Ngawi-Jatim) 
(Tabel 3). Populasi Jogya memiliki situs yang spesifik 
yaitu pada situs ke-981  basa T sementara pada 
popualsi lainnya adalah C. Substuti basa purin dari C 
(sitosin) ke T (timine) pada populasi Jogya. 
Populasi Bogor (Jabar) memiliki 6 haplotipe 
dari 9 individu betet, yang mana 5 (3 +2) individu 
identik dan 4 individu masing-masing memiliki 
haplotipe nukleotida yang berbeda dengan lainnya. 
Populasi Cepu/Blora (Jateng) memiliki 4 haplotipe 
(Hpa-7- Hpa-10) dari 8 individu, ada 6 (2 + 4) individu 
yang memiliki sekuen DNA yang identik. Pada 
populasi Jogya terdapat 4 haplotipe (Hpa-11- Hpa-
14) dari 6 individu dimana 2 individu identik dan 
lainnya berbeda haplotipe.  Populasi Ngawi (Jatim) 
terdapat 2 haplotipe (Hpa-15 dan Hpa16) dari 4 
individu dimana 3 individu identik dan satuindividu 
lainnya berbeda haplotipenya. 
Diversitas haplotipe (Hd) jika semua populasi 
dianalisis bersama adalah 0,954±0.022.  Nilai  
diversitas haplotipe terendah (0,500± 0,265) terjadi di 
populasi Ngawi-Jatim dan tertinggi di Jogya 
(0,900±0,1610) dan Bogor (0,889±0,091). Sedangkan 
diversitas nukleotida (Pi) tertinggi  terjadi pada 
populasi Bogor-Jabar (0,0038±0,0011).  Ngawi 
dan Cepu/Blora memiliki diversitas nukleotida 
yang relatif sama. Jumlah situs yang polimorpik 
2–5 situs; terbanyak terjadi pada populasi 
Jonggol (5 situs) dan paling sedikit pada populasi 
Ngawi (2 situs). Rata-rata jumlah perbedaan 
nukleotida (k) adalah 0,929 (Cepu)–1,800 (Jogya). 
Pohon filogeni NJ memperlihatkan bahwa 
semua burung betet P. a.alexadri yang diteliti di 
sini mengelompok tersendiri dari jenis Psittacula 
lainnya, didukung oleh 99 % nilai bootstrap. 
Individu-individu pada masing-masing populasi 
Populasi Jarak genetik 
P. a. alexandri (populasi Jonggol Bogor; JB) 0,0015 ± 0,0007 
P. a. alexandri (populasi Cepu/Blora; C/B) 0,0009 ± 0.0006 
P. a. alexandri (populasi Kaliurang Jogya; Jo) 0,0018 ± 0.0009 
P. a. alexandri (populasi Ngawi' Jatim; Ng) 0,0010 ± 0.0007 
 
Tabel 1. Rata-rata Jarak genetik  antar individu betet jawa (P.a. alexandri) di dalam  populasinya berdasarkan 
sekuen DNA gen ND2 (bawah diagonal). Angka di atas diagonal adalah standart error. 
Lokasi 1 2 3 4 
Bogor 
 
0,0012 0,0022 0,0021 
Cepu/Blora 0,0024 
 
0,0018 0,0018 
Jogya 0,0058 0,0044 
 
0,0013 
Ngawi 0,0053 0,004 0,0027   
 
Tabel 2. Rata-rata jarak genetik antar populasi betet jawa (P. a. alexandri) berdasarkan sekuen DNA gen ND2. 
Angka di atas diagonal adalah standrat eror 
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1 4 4 4 5 6 6 8 9 9 9 9 9 9 9
No. Individu burung betet 1 2 7 7 3 3 8 8 0 2 2 0 0 2 6 8 8 9
8 4 3 4 2 3 5 6 2 1 7 7 8 4 7 1 3 4
1 P.a.alexandri     81Bt1 (JB) C T G G T C C C T C T T C A A C C C
2 P.a.alexandri     82Bt2 (JB) . . . . . . . . . . . . . . . . . .
3 P.a.alexandri     88Bt3 (JB) . . . . . . . . . . . . . . . . T .
4 P.a.alexandri     84Bt4 (JB) . . . A . . . . . . . . . . C . T .
5 P.a.alexandri    da85Bt5 (JB) . . . . . . . . . . . . . . . . T .
6 P.a.alexandri    da86Bt6 (JB) . . . . . . . T . . . . . . . . . .
7 P.a.alexandri     da87Bt7 (JB) . . . A . . . . . . . . . . . . . .
8 P.a.alexandri     da88Bt8 (JB) . . . . . . . . . . . . . . . . . .
9 P.a.alexadri      da89Bt9 (JB) . . . . . . . . . . . . . . . . . A
10 P.a.alexandri    da90Bt10 (C/B) . . . . C . . . . T . . . . . . . .
11 P. a.alexandri   da 91Bt11 (C/B) . . . . C . . . . . . . . . . . . .
12 P.a.alexandri     da92Bt12 (C/B) . . . . C . . . . . . . . . . . . .
13 P.a.alexandri     da93Bt13 (C/B) . . . . C . . . . . . . . . . . . .
14 P.a.alexandri     da94Bt14 (C/B) . . . . C . . . . . C . . . . . . .
15 P.a.alexandri     da95Bt15 (C/B) . . . . C . . . . . . . . . . . . .
16 P.a.alexandri     da96Bt16 (C/B) . . . . C . . . . T . . . . . . . .
17 P.a.alexandri     da97Bt17 (C/B) T . . . C . . . . . . . . . . . . .
18 P. a.alexandri    da98Bt18 (Jo) . . A . C T . . C . . . . . . T . .
19 P.a.alexandri    da99Bt19 (Jo) . . A . C . . . C . . C . . . T . .
20 P.a. alexandri     da100Bt20 (Jo) . . A . C . . . C . . . . T . T . .
21 P.a.alexandri      da101Bt21 (Jo) . . A . C . . . C . . C . . . T . .
22 P.a. alexandri     da102Bt22 (Jo) . . A . C . . . C . . . A . . T . .
23 P.a.alexandri      da56Pa (Ng) . C A . C . T . C . . C . . . . . .
24 P.a.alexadri       da57Pa (Ng) . . A . C . . . C . . C . . . . . .
25 P.a.alexandri      da59Pa (Ng) . . A . C . . . C . . C . . . . . .
26 P.a.alexandri      da60Pa (Ng) . . A . C . . . C . . C . . . . . .
Situs basa nukleotida yang bervariasi
juga mengelompok tersendiri meskipun hanya 
didukung oleh nilai bootstrap yang relatif kecil 
(50-69 %) (Gambar 1).  
 
PEMBAHASAN 
 
Jumlah codon yang menyusun ND2 pada 
penelitian ini adalah 340 yang menyusun hanya 
20 asam amino. Ini dapat dijelaskan bahwa ND2 
merupakan gen pengkode protein sehingga DNAnya 
tersusun oleh codon-codon yang membentuk 
asam amino-asam amino, baik yang bersifat sinonim 
maupun non-sinonim. Asam amino synonimus 
dikode oleh tiga codon yang berbeda tapi memiliki 
jenis asam aminonya sama dan perbedaannya 
umumnya terletak pada posisi codon ketiga, 
sedangkan yang non-sinonim disusun oleh 3 
kodon yang berbeda dan membentuk asam amino 
yang berbeda (Li & Graur 1991) 
Dari 340 codon yang menyusun ND2, hanya 
terdapat 20 asam amino (Li & Graur 1991). Terjadinya 
substitusi basa transisi lebih banyak dari substitusi 
transversi, ini karena pada substitusi transisi 
lebih mudah terjadi karena masing-masing basanya 
ada dalam  kelompok basa yang sama, baik itu  
purin (adenin dan guanin) ataupun pirimidin 
(timin dan sitosin).  Pada kasus di sini substitusi 
transisi terjadi antara basa-basa pirimidin. Oleh 
karena struktur dari kode genetik, substitusi 
sinonimus paling sering terjadi pada codon ketiga dan 
Tabel  3.  Variasi dan haplotipe pada 1020-pb dari gen ND2 pada 26 individu burung betet dari 4 populasi 
Bogor-Jabar (JB), Cepu/Blora-Jateng (C/B), Jogya (Jo), dan Ngawi- Jatim (Ng). 
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No. Parameter Bogor Cepu Jogya Ngawi Total lokasi 
1. Jumlah sampel (m) 9 8 5 4 26 
2. Jumlah situs yang 
bervariasi (S) 5 3 4 2 18 
3. Situs yang mengandung 
informasi parsimony 2  1  1  0 8 
4. Jumlah situs yang tidak 
bervariasi 1015 1017 1016 1018 1002 
5.  Jumlah haplotipe (h) 6 4 4 2 16 
6.  Diversitas haplotipe 
(Hd) 0,889 ±  0,091 0,750 ± 0,139 0,900 ± 0,1610 0,500 ± 0,265 0,954±0,022 
  7. Diversitas nukleotida(π) 0,0038 ± 0,0011 0,0009 ± 0,0008 0,0018 ± 0,0012 0,0010 ± 0,0001 0,0033±0,0017 
8. Rata-rata jumlah beda 
nukleotida (k) 1.556 0.929 1.800 1.000 3.382 
Tabel 4. Nilai pameter diversitas pada masing-masing populasi burung betet berdasarkan  1020-pb gen DN2. 
Gambar 1. Pohon NJ dari 4 populasi burung betet  Jawa P. a. alexandri berdasarkan 1020-pb gen ND2. 
Angka-angka yang tertera pada gambar adalah nilai bootstap. P.l. modesta, P. krameri, dan P. roseata 
adalah outgroup species. JB=  Bogor-Jabar, C/B = Cepu/Blora- Jateng, Jo = Jogya-DIY,  dan Ng = 
Ngawi-Jatim. 
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hampir 70 % perubahan nukleotida yang terjadi 
pada codon ketiga adalah sinonimus. Semua substitusi 
pada codon kedua adalah non-sinonimus (Li & 
Graur 1991).   
Jarak genetik burung betet jawa di dalam 
populasi-populasi yang diamati ini relatif kecil 
ini menunjukkan, bahwa kemungkinan dapat 
dikarenakan individu-individu burung tersebut 
memiliki kedekatan hubungan satu dengan 
lainnya berasal dari populasi kecil yang bisa jadi 
berasal dari tetua yang sama. Pada individu-
individu dalam satu populasi jenis burung yang 
sama, kecilnya jarak genetik ini dapat terjadi 
dan jarak genetik antara populasi juga relatif 
kecil. Kecilnya jarak genetik di antara individu 
dalam populasi maupun di antara populasi di 
sini sangat masuk akal karena individu-individu 
tersebut masih termasuk dalam jenis atau anak 
jenis yang sama. Pada burung perkici jarak genetik di 
antara individu  dalam satu jenis adalah 0,005 ± 
0,004 (T. flavoviridis) dan   0,0072 ± 0,002 (T. 
ornatus) (Astuti & Prijono 2016). Masing-masing 
populasi memiliki haplotipe yang berbeda dengan 
populasi lainnya. Ini berarti bahwa tidak terdapat 
share haplotipe di antara populasi bebet yang 
berbeda.  Diversitas haplotipe dari semua individu di 
dalam semua populasi relatif tinggi (0,954 ± 
0.022). Nilai diversitas haplotipe tertinggi pada 
populasi Jogya dan Bogor, dan terendah pada polasi 
Ngawi, ini menunjukkan bahwa komposisi basa 
pada masing-masing individu lebih beragam 
pada populasi Yogya dan Bogor. Sedangkan 
nilai diversitas nukleotida (Pi) tertinggi pada 
populasi Bogor/Jonggol (Jabar) ini menunjukkan 
bahwa pada populasi betet di Bogor memiliki 
variasi nukleotida pada situs sekuen DNA yang 
lebih banyak dibandingkan polpulasi lainnya. 
Ini bisa dilihat dari adanya jumlah situs yang 
bervariasi (5 situs) dibandingkan julamh situs 
bervariasi pada populasi lainnya yaitu Yogya, 
Cepu, dan Ngawi. 
Adanya variasi genetik dalam suatu populasi 
menjelaskan keberadaan alel yang berbeda di 
dalam populasi untuk gen-gen tertentu. Kehadiran 
variasi genetik menunjukkan bahwa individu-
individu dari populasi bervariasi di alel yang mereka 
miliki, yang berarti bahwa individu berbeda dalam 
genotipe (Yeh 2002). Variasi genetik adalah hal 
yang vital bagi populasi hewan untuk beradaptasi 
terhadap berbagai lingkungan dan respon terhadap 
seleksi, oleh karenanya berbagai upaya konservasi dan 
pengembangan harus dimulai dari mengetahui 
variasi genetik di dalam populasi hewan tersebut 
(Tora et al. 2011). Variasi genetik memiliki implikasi 
terhadap konservasi pada tingkat jenis (Holsinger 
1999). Kajian dari variabilitas genetik merupakan 
tahap awal di dalam evaluasi status konservasi 
jangka panjang dari spesies pada kondisi-kondisi alami 
(Astorga & Campos 2004). Estimasi akurat dari 
diversitas genetik species endangered merupakan 
elemen penting di dalam mendesain program-program 
konservasi (Hamrick et al. 1991; Kim et al. 2005). 
Nilai diversitas haplotipe maupun diversitas 
nukleotida yang tinggi pada populasi Yogya dan 
Bogor/Jonggol, mengindikasikan bahwa kedua 
populasi tersebut memiliki diversitas genetik 
yang relatif tinggi dibandingkan populasi dibandingkan 
populasi lainnya. Ini mengisyaratkan kemungkinan 
kualitas atau keadaan populasi betet di Yogya 
dan Bogor/Jonggol yang lebih bervariasi dibandingkan 
dengan populasi lainnya. Menjaga diversitas 
genetik adalah sangat penting untuk kelangsungan 
hidup (long-termsurvival) dari suatu spesies, karena 
hilangnya variasi genetik di dalam populasi 
mungkin signifikan menurunkan kemampuan adaptasi 
terhadap perubahan lingkungan dan meningkatkan 
resiko kepunahan (Izawa et al. 2007). Sepertinya, 
populasi dengan sedikitnya diversitas genetik sering 
menunjukkan peningkatan laju kepunahan  (Markert 
et al. 2010). Inbreeding, genetic drift, restricted 
aliran gene, dan populasi kecil semuanya berperan 
pada penurunan diversitas genetik (Frankham et 
al. 2010).  
Pohon filogeni menggambarkan, bahwa anak 
jenis P. a. alexandri monofiletik, terpisah dari 
burung betet jenis lainnya. Begitu juga individu-
individu mengelompok di dalam populasinya. 
Ini juga ditunjukkan dengan haplotipe sekuen 
DNA yang tidak ada share antara populasi satu 
dengan populasi lainnya. Kedekatan antara betet 
pada populasi Bogor dan Cepu/Blora begitu 
juga antara betet dari poplasi Jogya dan Ngawi 
masih belum bisa dipastikan dan kedekatan ini 
kemungkinan tidak stabil karena nilai bootstrap 
yang relatif kecil.  
 
KESIMPULAN 
 
Analisis dari 1020-pb gen ND2 memberikan 
kesimpulan, bahwa masing-masing populasi 
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burung betet Psittacula alexandri alexandri di 
Pulau Jawa pada penelitian ini memiliki struktur 
genetik yang berbeda, dengan haplotipe nukleotida 
yang berbeda dan nukleotide diversitasnya relatif 
rendah. Jarak genetik pada masing-masing populasi 
relatif rendah dengan variasi subsitusi basa yang 
sedikit tetapi nilai diversitas haplotipe tinggi. 
Populasi Yogya dan Bogor memiliki diversitas 
haplotipe relatif lebih tinggi dibandingkan 
dengan populai lainnya. 
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